














































































for their ability to  improve crop productivity and stability.  It  is now well recognized that all plants, and 
nearly  all  tissues within  the plant,  are  inhabited by  a  variety of microorganisms. Many of  them offer 
benefits to the host, improving nutrient uptake, preventing pathogen attack, and increasing plant growth 
under  adverse  environmental  conditions.  In  return  these  microorganisms  receive  shelter  from  the 
surrounding environment and access  to a carbon‐rich  food  supply. The  interaction between plant and 
microorganism is quite complex. Best elucidated symbiotic systems are legumes and the nitrogen fixing 




 “The  fundamental  change  required  is  a  broader 
recognition that plants do not exist as autonomous 
organisms  governed  entirely  by  their  genetic 
blueprints, but rather serve as ecological niches for 













However,  little  research has been  conducted  to  evaluate  the potential  to  improve  the plant microbe 
symbioses  by  plant  breeding.  First  reports  indicate  that  not  only  the  host  species  but  also  the  host 
genotype play a significant role in driving microbial community composition and activity, selecting for and 
against  particular microbial  partners,  e.g.  by  certain  root  exudates. However,  to what  extent  genetic 
factors are responsible for the specific associations with beneficial rhizosphere, epiphytic, or endophytic 
microorganisms is still poorly understood.  





Prof. Dr. Lori A. Hoagland  from Purdue University   on “Breeding  for beneficial belowground 
interaction”    
Dr. Arjen Biere from the Netherlands Institute of Ecology, NIOO‐KNAW will introduce the new 
COST  action  “Using  three‐way  interactions  between  plants,  microbes  and  arthropods  to 
enhance crop protection and production” 
A large space will be devoted to discussions on potentials and limitation of implementing the vast growing 




























































































































































reflect plant  responses  to environmental  conditions. The  intimate  interrelation between  the  root and 
symbiotic arbuscular mycorrhizal fungi and the resulting enhancement  in the uptake of N and P by the 
plant  are  further expanded by  the  interactions between  the  fungus  and bacteria present  in both  the 
rhizosphere and mycorrhizosphere. Numerous species of plant growth promoting bacteria form biofilm 
when colonizing roots, which can affect bio‐geochemical processes and can result in increased availability 
of  poorly  available  mineral  nutrients.  The  soil  biotic  communities  are  formed  by  several  kinds  of 
microorganisms  that  can  live  symbiotically  or  in  association  with  roots.  Four  major  groups  of 
microorganisms are considered as beneficial to plants: arbuscular mycorrhizal fungi (AMF, Jeffries et al. 
2003), plant  growth promoting  rhizobacteria  (PGPR, Vessey  2003), nitrogen‐fixing  rhizobia, which  are 
usually not  considered  to be  PGPR,  and microbial biocontrol  agents, which  are  composed of  viruses, 
bacteria, yeasts and fungi.  
Methods 




fungi  (AMF)  in  the  roots  of  strawberry  plants,  the  nested  PCR  technique  was  used,  based  on  the 
amplification of  fragments of  the  large subunit  ribosomal gene  (LSU  rDNA) using specific primers. The 
analyses were performed on the DNA extracted from the roots of strawberry cultivars ‘Honeoye’, ‘Elsanta’ 
and ‘Elkat’ that had been treated with bio‐preparations and fertilized with NPK (control). The tests helped 
to  determine  the  presence  or  absence  of mycorrhizal  fungi  of  the  genera  Glomus,  Acaulospora  and 
Scutellospora in the roots. The effect of the bio‐preparations on the presence of mycorrhizal fungi in the 
roots  of  strawberry  plants was  determined. Over  600  strains  of  Pseudomonas  fluorescens  and  other 
beneficial  bacteria  and  fungi  (Rahnella  aquatilis,  Bacillus  sp.,  Trichoderma  sp.)  have  been  collected. 
Pseudomonas  fluorescens  strains were  isolated  from  selective  S1 medium  (Gould  et  al.  1984). Other 




conditions. The  studies  indicate  that  three  strains  (Ps49A  ‐ Pseudomonas  fluorescens, Pi3A and Pi5A  ‐ 











eyepiece  (Błaszkowski  2003).  The  AMF  species  were  named  according  to  Schüßler  et  al.  (2001)  & 
Błaszkowski (2003). 
Results and discussion 
The  collection  in SYMBIO BANK  contains:  spores  isolated  from  the  soil of  the  following plant  species: 
strawberry  18.0  thousand,  apple  10.5  thousand,  sour  cherry  1.5  thousand,  pear  14.0  thousand, wild 
strawberry 9.0 thousand; Isolates of bacteria: Pseudomonas fluorescens ‐300, producing siderophores 500, 
dissolving  phosphorus  compounds  ‐  200,  digesting  cellulose  ‐  40,  producing  spores  ‐  110,  fixing 
atmospheric nitrogen ‐ 100, Actinomycetes – 100; Isolates of microscopic fungi ‐ 50, including Trichoderma 
sp. ‐ 30. Trap cultures have been used to isolate and identify spores of the following species of arbuscular 
mycorrhizal  fungi:  Ambispora  fennica,  A.  gerdemannii,  Gigaspora margarita,  Glomus  aggregatum,  G. 
caledonium,  G.  claroideum,  G.  constrictum,  G.  drummondii,  G.  fasciculatum  G.  macrocarpum,  G. 
microaggregatum, G. mosseae, G. pallidum, G.  rubiforme, Scutellospora dipurpurescens. The  identified 
species and  strains of AM  fungi and PGPR bacteria are  catalogued and  stored  in a Bank of Symbiotic 





most  effective  strains  and  species  of  microorganisms  will  be  registered  in  Poland  as  bacterial  and 
mycorrhizal inocula to be used in fruit production and in phytoremediation of heavy metal pollution. 
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enhance  crop protection and production”.  I will  introduce  the 
objectives of this new COST Action and discuss how it could link 
up with  the  new  EUCARPIA Working Group  on  Plant‐Microbe 
Interactions. COST (Cooperation in Science and Technology) is a 
European  framework  supporting  trans‐national  cooperation 






and  mutualists  that  promote  yield.  Although  much  of  our 
research  efforts  are devoted  to  studying  either plant‐microbe 
interactions  or  plant‐arthropod  interactions,  often  these 
organisms  co‐occur  on  plants  and,  more  importantly,  their 
effects are not  independent of each other  (Biere and Bennett 
2013). Direct and indirect interactions between microorganisms and arthropods on crops lead to three‐
way  interactions that can strongly modify their  impacts on yield (e.g. Hauser et al. 2013). For  instance, 
herbivores and pathogens can facilitate each other, causing additional yield loss, e.g. in the case of insect‐




production  and  reduce  pesticide  use  if  we  can  better  predict  and  manage  such  Crop‐Arthropod‐
Microorganism (CAMo) interactions to our advantage. This is the overall aim of the COST Action. Recently 
there has been an enormous increase in our understanding of how plants integrate responses to multiple 








we are  interested  in optimizing  interactions with beneficial microbes  that can combine nutritional and 








as  there  is  potential  for  exploiting  genetic  variation  related  to  several  components  of  symbiosis 
functioning.  First,  we  can  exploit  variation  in  the  ability  of  plants  to  exert  selective  enhancement/ 
suppression of members of the rhizosphere community e.g. based on specific exudation patterns, root 
traits  that maximize  symbiotic  interaction,  or  by  selecting  on  traits  underlying  specific  signaling  and 
recognition interactions allowing only particular symbionts to associate (e.g. Kiers et al. 2010). Second, for 
specific applications (e.g. seed coating with PGPR) there is scope for breeding for specific cultivar/ strain 
combinations  that  provide  the  highest  extent  of  (stability  of)  productivity  benefit  under  prevailing 




COST  Action.  The  Action  will  have  three  working  groups  (WGs)  that  can  be  joined.  WG1  aims  at 



































plants  to  recruit  beneficial  rhizosphere microbes was  undermined  by  plant  domestication  and  plant 
breeding is not known to date. The objective of this work was to analyse the rhizosphere microbiome of 
















in  the  wild  accession  G22304  and  in  the  landrace  G23998,  specially  of  the  Chitinophagaceae  and 










Table 1. Common bean accessions used  in  the  study. The  seeds were  kindly provided by  the Genetic 
Resources Program of the International Center for Tropical Agriculture (CIAT) in Palmira, Colombia. 
In  the  native  soil  all  the  accessions  showed  significant  differences  with  the  bulk  soil,  although  the 
rhizosphere effect was less pronounced than in the agricultural soil. No differences between the genotypes 

























































samples was  assessed  by  calculating  Bray‐Curtis  dissimilarity  indexes.  Analysis  of molecular  variance 
(AMOVA) test was performed  
Results and Discussion 
The  microbiota  associated  to  the  seed  samples  are  mainly  composed  of  bacteria  belonging  to 













shared  aOTUs),  only  seven  fungal  aOTUs  are  conserved  across  all 
samples, attesting a strong effect of the experimental site on fungal 
diversity.  In  contrast  with  the  bacterial  assemblages,  the  fungal 
assemblages  are  affected by deterministic processes dependant on 
the  cultivation  site.  Such  biogeographic  patterns  have  also  been 
observed for soil‐associated fungal assemblages (Meiser et al., 2013). 
The  clustering  of  seed  samples  according  to  Bray‐Curtis  distances 
(figure  1)  promotes  this  hypothesis. Despite  the  use  of  genetically 
diverse  cultivars  for  the  analysis,  no  cultivar  effect  on  fungal 
assemblages was found. 
Hence, the dispersion of seed in different production sites (or terroirs) 
affected  seed‐associated  fungal  assemblage  after  only  2  years  of 
multiplication.  Further  research  on  the  evolution  of  the  fungal 
assemblages in time and the functions of the fungal species is needed 
to  determine  whether  this  may  impact  seed  fitness.  In  any  case, 
farmers  engaged  in  small‐scale,  local  seed  production  seem  to  be 
safeguarding not only the genetic diversity of traditional cultivars, but 
also  seed‐associated  fungal  assemblages  specific  of  their 
biogeographic location.  
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A possible strategy  for coping with salinity may be  the use of crops that are able to survive under  the 
installed saline conditions however the growth of particular crops with high economic valorisation in such 
soils would be disabled. Therefore, amelioration of  the growth of plants with high yield, biomass and 








0) non‐inoculated control soil with maize  ; B) soil with maize    inoculated with P. reactans;   F) soil with 




to determine  their dry weights. As  the work  also aimed  at  relating  the effects of bioinoculation with 
alterations in plant response to salt stress, tissue, root and shoot’s samples were then grinded and sieved 












SHOOT sample biomass (g)     sample biomass (g)     sample biomass (g)   
 0C  2,06 ± 0,02 c   2.5C  1,55 ± 0,16 c   5C  0,92 ± 0,05 c 
 0B  2,68 ± 0,28 b  2.5B  1,74 ± 0,09 b  5B  1,39 ± 0,12 b 
 0F  2,40 ± 0,36 b  2.5F  2,41 ± 0,06 a  5F  1,50 ± 0,08 b 
 0E  2,65 ± 0,23 b  2.5E  1,90 ± 0,08 b  5E  1,40 ± 0,15 b 
 0MIX  3,00 ± 0,11 a   2.5MIX 2,32 ± 0,08 a   5MIX  1,86 ± 0,13 a 
 F=11,158 (sig=0)   F=69,501 (sig=0)   F=45,943 (sig=0) 
ROOT sample  biomass (g)     sample biomass (g)    sample biomass (g)   
 0C  0,75 ± 0,09 d   2.5C  0,44 ± 0,11 d  5C  0,37 ± 0,02 e 
 0B  1,14 ± 0,09 b  2.5B  0,54 ± 0,08 c  5B  0,46 ± 0,01 c 
 0F  1,27 ± 0,14 a  2.5F  0,75 ± 0,08 b  5F  0,57 ± 0,02 b 
 0E  0,90 ± 0,09 c  2.5E  0,42 ± 0,03 d  5E  0,40 ± 0,01 d 
 0MIX  1,08 ± 0,08 b   2.5MIX  0,99 ± 0,02 a  5MIX  0,61 ± 0,04 a 
 F=20,891(sig=0);          F=54,606(sig=0)        F=120,565(sig=0)     
 
Concerning  sodium  uptake  by  maize,  it  increased  with  increasing  soil  concentrations,  being  the 
accumulations  in  roots  and  shoots  generally  of  the  similar  order.  Generally,  microbial  inoculation 
prevented Na uptake  in maize roots or shoots, and again  the  treatment with  the mixture of all  tested 





SHOOT sample Na (g/kg)   sample Na (g/kg)   sample Na (g/kg) 
 0C  0,018 ± 0,004 ab   2.5C  7,4 ± 0,2 a   5C  13,2 ± 1,1 a 
 0B  0,021 ± 0,001 a  2.5B  7,2 ± 1,2 a  5B  11,1 ± 0,8 b 
 0F  0,007 ± 0,005 c  2.5F  4,6 ± 0,3 b  5F  4,7 ± 0,4 d 
 0E  0,015 ± 0,001 b  2.5E  7,2 ± 0,1 a  5E  9,2 ± 0,7 c 
 0MIX  0,009 ± 0,002 c   2.5MIX  5,2 ± 0,8 b   5MIX  3,9 ± 0,2 d 
 F=13,395 (sig=0)   F=11,873 (sig=0)   F=92,763 (sig=0) 
ROOT sample Na (g/kg)     sample Na (g/kg)    sample Na (g/kg)   
 0C  1,17 ± 0,14 a   2.5C  7,6 ± 0,9 a  5C  11,5 ± 1,9 a 
 0B  1,06 ± 0,1 ab  2.5B  7,3 ± 0,7 a  5B  10 ± 0,9 ab 
 0F  0,93 ± 0,04 bc  2.5F  5,8 ± 0,8 b  5F  10,1 ± 1,3 ab 
 0E  1,06 ± 0,11 ab  2.5E  5,5 ± 0,5 b  5E  9,06 ± 0,7 bc 
 0MIX  0,76 ± 0,08 c   2.5MIX 5,5 ± 0,3 b  5MIX  7,4 ± 0,6 c 




a  glycophyte  as maize  to  proliferate  in  such  land,  rendering  it  prone  to  economic  valorisation.  The 
adequate combination of AMF, PGPR and host plants  is determinant  for  the  result of  their  interaction 
under stress and consequently for their potential use in management of saline soils. 
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of  certain  phytohormone  pathways  (in  particular  jasmonate  signalling)  to  be  involved  in mycorrhiza‐
mediated disease resistance (Jung et al., 2012). 













basis  for mycorrhiza‐mediated  disease  resistance  and  more  research  is  needed  to  exploit  genotypic 
differences, e.g., via marker‐assisted selection. 
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The  structure  and  function  of  the  plant  microbiome  is  driven  by  plant  host  species  and  prevailing 
environmental  conditions, but also  the host genotype play a  significant  role  in microbial  community’s 
formation and activity. Thus, plant breeding efforts  instantaneously affect  the  crosstalk between host 
plant  and  microbiome,  e.g.  mediated  by  the  composition  of  root  exudates,  and  lead  to  microbial 
diversification.  Little  is  known  about  how  breeding  of  modern  crop  plants  affects  the  microbiome 














lettuce  (Lactuca  sativa),  the most  raw eaten vegetable with benefit  for human health,  comprised  the 
convars incocta (cultivar capitata and crispa) and sativa (cultivar longifolia and augustana) as well as the 
ancestor L. serriola. Data  from amplicon sequencing were analysed by a comprehensive bioinformatics 
workflow  including  taxonomic  assignment,  calculation  of  diversity metrics  as well  as  computation  of 
networks.  The  sequencing  approaches  were  additional  complemented  by  visualization  of  bacterial 
colonization  patterns  on  leaves  and  roots  using  FISH‐CLSM  and  a DsRed‐labelled  representative  of  a 
cultivar‐specific sugar beet‐associated endophyte. 
Results & Discussion 




the  tolerant  cultivars  clustered  together  and were  shown  to  be  separated  from  the  susceptible  and 















effect  of  the  host  genotype  over  the  plant morphology  on  the  structure  of  the  root microbiota  [4]. 
Spearman correlations between OTUs  revealed potential  interactions between bacteria based on  their 
occurrence  patterns.  A  central  position  was  found  for  Gammaproteobacteria.  We  showed  that 
domestication of lettuce is supported by an overall increase of bacterial diversity. Microbial diversity is of 
importance  when  it  comes  to  potential  pathogen  outbreaks,  which  are  results  of  co‐occurrence 
characterizing the relationships among members of the root microbiota as opposed to co‐exclusion of the 
microbiome members. 
Overall,  the microbiomes  associated with  sugar beet  and  lettuce  showed  a  strong  cultivar  specificity. 
Moreover, we were able to identify microbial key species potentially involved in the disease tolerance of 
sugar beets. Along with the breeding history from wild ancestors to modern plant cultivars the associated 




in  plant  breeding  can  contribute  to  new  integrated  management  strategies  in  modern  sustainable 





for  Regional  Development  (EFRE),  co‐supported  by  the  regional  government  of  Styria  (Das  Land 
Steiermark, Austria), project code A3‐11.P‐33/2011‐6. 
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there  is  functional  redundancy  among  rhizosphere  communities.  The  genetic  and  physiological 




To move  forward breeders will need  to  collaborate with  scientists  from multiple disciplines  including 
agronomy, plant pathology, soil science, microbial ecology, molecular biology, and bioinformatics. They 
will  need  to  use  utilize  new  technologies  that  can  overcome  culture  bias  and  identify  functional 
relationships between plants and microbes as well as microbe‐microbe relationships in the rhizosphere. 
Controlled experiments, such as a recent study conducted by Zancarini et al.,  (2012), will be critical to 



















The composition and  functional activity of  root endophytes  in a subset of carrot genotypes with wide 





































food  production  is  on  the  verge  of  exceeding  environmental  limits.  Nitrogen  synthesis  exceeds  the 
planetary  boundary  by  a  factor  of  four  and  phosphorus  use  has  reached  the  planetary  boundary 
(http://ec.europa.eu/environment/eussd/food.htm).  Sustainable  agricultural  practices  should  be 
developed to ward off to reduce the negative impact of chemicals, like inorganic fertilizers and pesticides. 
Novel approaches have been proposed, which employ plant‐associated microorganisms to improve plant 
growth and health. Plant growth‐promoting rhizobacteria  (PGPR) and  fungi  (PGPF) protect plants  from 


















strains.  In  the case of wheat, various bacteria  strains were  inoculated  individually onto various wheat 
genotypes.  The  response  (i.e.  germination  improvement)  of  each  variety was  different,  each  variety 






















with  a  plant  growth‐promoting  rhizobacterium,  Burkholderia  phytofirmans  strain  PsJN.  Applied  and 
Environmental Microbiology 72:7246‐7252 















bacterium Burkholderia phytofirmans PsJN  throughout  the  life cycle of Arabidopsis  thaliana. PLoS One 
8(7):e69435 

























Leaves of adult plants are  frequently  infested by  the  fungus Didymella bryoniae, powdery mildew and 
bacterial pathogens. Fruit  rot  is  caused by  consortia of D. bryoniae and Pectobacterium  carotovorum. 
Abiotic stress factors like heat, drought or heavy rainfalls influence the performance of the crop as well. 





for  such  interactions  should  support breeding of new  cultivars  that  are better  capable  to  exploit  the 
beneficial indigenous microbial community as well as artificially added biocontrol agents. 
Materials and Methods 
Screening methods already established  for  the evaluation of biocontrol agents should be used  for  the 
assessment of differences  in plant‐microbe  interactions of oil pumpkin  cultivars. For  this purpose  five 






























Already  conducted  experiments  with  Serratia  plymuthica  biocontrol  strains  under  axenic  conditions 
revealed a high abundance of the bacteria (109 cfu g‐1 fresh weight) on the roots and on the leaves after 
seed priming with those strains. Figure 1a shows a densely colonized root, visualized by confocal  laser 







Figure  1.  Screening  methods  of  plant‐microbe  interactions:  (a)  root  colonization  visualized  by  using 
































crop  ancestors,  landraces  and  relatives  for  new  traits  for  inclusion  in  breeding  programmes.  With 
increasing pressure to reduce agricultural  inputs, more efficient nutrient use  is becoming an  important 

























a mini‐tn7 and  Lux with a ptas2 helper plasmid. The P.  fluorescens  strains where  selected  for diverse 
biosynthetic/catabolic  gene  clusters.  The  tagged  P.  fluorescens  strains were  inoculated  onto  surface‐
sterilised  and  pre‐germinated  barley  cultivar Golden  Promise  and  visualised with  a NightOWL  in  vivo 
imaging system. With optimised procedures, the experiment will be repeated with barley cultivars selected 
for  genetic diversity  and mlo  resistance:  Swanneck, Kneifel, Austrian  Early, Ducksbill, Archer, Bavaria, 
Nurnberg, Scotch Annat, Tipple, Chevallier, Ingrid, mlo5 Ingrid. The effect of P. fluorescens colonisation on 





The  number  of  successful  colonies  and  infection  structures developing will be  compared  to  the non‐


























that  colonize  living,  internal  tissues of plants without  causing any  immediate, overt negative effects”. 
Endophytic bacteria can promote plant growth, act as biocontrol agents and can be beneficial to their host 
























Figure  1.  Comparison  of  the  sugar  beet  endophytic  microbiome  grown  in  nonsuppressive  soil  (C), 
suppressive soil (S), and suppressive soil inoculated with the fungal pathogen R. solani (Sr) using. A positive 






























and even  systemically within  the plant apoplast as endophytic bacteria without harming  the plant.  In 
contrast, the host plants are gaining in multiple ways from their presence. Their beneficial interaction with 
plants is usually based on several mechanisms. One important mechanism is the production of different 





Furthermore,  inoculations  by  certain  PGPB  results  in  better  control  of  plant  pathogens  by  successful 
competition of the  inoculants with these pathogens and/or an early acquirement of  improved systemic 
resistance against pathogen attack. Some inoculations with PGPB also lead to more resistance of the plants 
towards environmental stress  like salt stress. The  interaction of PGPB with the plants  is regulated with 
several signaling substances produced by the bacteria,  including phytohormones,  inhibition of ethylene 
biosynthesis, volatiles and quorum sensing molecules which are also active in beneficial plant responses 
(Hartmann  et  al.  2014). Bacteria of  the Gram‐negative  genus Herbaspirillum,  including H.  frisingense, 
colonize  many  plants  on  the  root  surface  and  endophytically  (Rothballer  et  al.  2008);  inoculations 
frequently lead to improved yields. H. frisingense was isolated from roots of the energy plants Miscanthus 
sinensis and Pennisetum purpureum  in Germany and Brasil  (Kirchhof et al. 2001). Many Herbaspirillum 
spp.,  like H.  frisingense  are  diazotrophic,  produce  plant  hormones  or  interfere with  diverse  signaling 






























due  to  the higher biomass,  the  total  content of all nutrients was  increased  (Straub et al. 2013b). The 
investigation of gene expression short (3h) and longer (3 weeks) time after inoculation with H. frisingense 
GSF30T was investigated with quantitative mRNA sequencing (RNA‐Seq) (Straub et al. 2013b). At the short 
time  points,  there  was  a  prominent  upregulation  of  genes  involved  in  jasmonate  signaling  and 
biosynthesis; also other plant hormonal systems were affected. The altered  signaling persisted after 3 
weeks  only  for  jasmonate  and  ethylene.  Apparently,  the  enzyme  ACC‐deaminase,  which  was 































plants cv.  ‘Honeoye’. The plants were grown  in rhizoboxes  filled with a podsolic soil collected  from an 
uncultivated field of an experimental organic orchard. The plants were treated with: dry granulated bovine 
manure, extract of vermicompost (Humus UP), extract of humates (Humus Active + Aktywit PM), solution 















The different  treatments affected  the biodiversity of AMF  species present  in  the  rhizosphere  soil. The 
highest number of  species of AM  fungi was  found  in  the  treatment with manure  (4),  followed by  the 
treatments with Humus Active,  Tytanit,  and microbiologically  enriched  vinassa  (3).  For  the  remaining 
fertilizers, including the zero‐fertilization control and the control fertilized with NPK, only two species of 
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